




















































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































mGIC  compared  to  the  control  shScr  (n=4).  (B)  qPCR  analysis  of  Bmi1‐dependency  of 741 
candidate gene expression  (n=3).  (C) Visualisation of  the EfnA5  locus,  centred on  the TSS, 742 
shows  a  differential  H3K27me3  distribution  (green)  and  expression  (blue)  between mGIC 743 
and  the non‐neoplastic NSC and NSC Bmi1Over.  (D)  Schematic  representation of  the EfnA5 744 
region where PS 3.2 and PS 3.5 primer pairs allign (top), and quantification of qChIP assay 745 























































































































(A)  IPA  comparative  analysis  identifying  canonical  pathways  specifically  and  significantly 
enriched for H3K27me3 in GIC and NSC Bmi1Over. Numbers indicate –log(p‐value), threshold 













significant  up‐regulation  of  the  expression  the  cell  cycle  inhibitors  p16Ink4A,  p19Arf  and 








dependent  mechanism  regulating  the  expression  of  EfnA5  in  GIC  (upper  panel)  and  NSC 




transduced  with  different  combinations  of  shRNAs  (n=2).  (B)  Representative  pictures  of  the 
proliferation rate at different time points upon Bmi1 and/or EfnA5 silencing. The yellow mask 
represents the % of confluence (scale bar = 800µm). (C) Representative  images of the gap 
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